9 



t)9A86334 



Serin 



El 



Glutamate 



E6 



1/12 



so 4 - 



OASTL (E2) 




Pig? 



E7 



Glatathion 



£4 ^ 

HCys 

"A 



Aspartate 

t 

• • Lysine 

t 
t 
t 

0-Phospho-_^ Threonine 

Homoserine 

V 

Isoleucine 



SMM AdoMET 

Figure 1 : Sequence illustrant la voie de synthese de la cysteine et des derives soufres 

(glutathion et methionine). 




0 0,5 

[L-Cysteine], mM 

Figure 2 : Effet de la cysteine sur les activit&s serine acetyltransferase de pois (Pisum 



sativum). 



OASTL 



SAT 




CYSTEINE 



Figure 3 : Modele de I'inhibition de la serine acetyltransferase chloroplastique. 
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Figure 4: Sequence nucleotidique et peptidique du gene de Tisoforme SAT 3 (L34076) d'A* 

thaliana 
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Figure 5: Sequence nucleotidique et peptidique du gene de I'isoforme SAT3' (U30298) d 9 A. 
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Figure 6: Sequence nucleotidique et peptidique d'un gene de I'isoforme SAT 1* (L78443) d'A. 

thaliana. 
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Figure 7 : Sequence nucleotidique et peptidique d'un gene de risoforme SAT 1 (U 22964) d'*. 

thaliana. 
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Figure 8: Sequence nucleotidique et peptidique du m RNA de la serine acetyltransferase SAT 2 putative 

chloroplastique d'Arabidopsis thaliana (L78444) 
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HSMVAGNPAKL IGFV 285 

CAT AGC ATG GTG GCT GGA AAT CCA GCA AAA CTC ATC GGG TTT GTT 855 

DEQDPSMTMEHGES 299 

GAT GAG CAA GAT CCA TCT ATG ACA ATG GAG CAT GGT GAG TCT TGA 900 



Figure 9: Sequence nucleotidique et en acides amines du mRNA de la SAT4 putative 
chloroplastique d'Arabidopsis thaliana. 
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-SAT4A thali ana 

• L78444SAT2>A. thaliana 



-M 15746 E. co//' 

- A 00196 S. typhi murium 

M9C644 Buchnera aphidicda 

A B00848 Cyanidioschyzon merda 

B53402 Bacillus subtilus 

D 13777 Synochocystis sp. 



• L41G65 Synechococcus sp. 



— L34076SAT3/A. thaliana 

U22964 SAT 1 A . thaliana 

-U30298SAT52A. thaliana 

— D 88529 Spinacea deracea 
D49535 Citrullus vulgaris 



Figure 10 Dendogramme des serine acetyltranferase issues de plusieurs organismes. 




Figure 11: Procedure de clonage de TOTP/Serine acetyltransferase SAT3 ou SAT 
(insensible a la cysteine, par exemple SAT1 tronque) dans le vecteur pBI121. 




Figure 12: Procedure de clonage de la Serine acetyltransferase SAT1* ; SAT1 ; SAT2 ; 
SAT3, SAT3' ; SAT4, ou toutes SATs dans le vecteur pBI121. 
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